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초    록
본 연구의 대상종인 나도승마(Kirengeshoma palmata Yatabe)는
동아시아의 계곡 부근에 자생하는 수국과의 다년생 식물로서, 
국제자연보호연맹(IUCN)의 적색목록(Red List)에는 Endangered 
B2ab(ii,iii,v)로 분류되어 있어 보전이 필요한 식물이다. 전세계적으로
희귀 식물의 보전을 위해 유전자원의 현재 상태를 평가하기 위한
유전적인 모니터링과 개체군통계적(demographic) 방법을 이용한
모니터링 연구가 활발히 진행되고 있다. 효과적인 정량적 분석 방법 중
하나는 개체군활력도분석(Population Viability Analysis, PVA)이다. 
따라서 본 연구에서 광양 백운산과 산청군 웅석봉의 나도승마 자생지를
대상으로 클론 구조 분석을 수행하였으며, 집단별 투영행렬을 작성하여
각 집단의 개체군 성장률을 구하였다. 백운산의 어치계곡 부근의 50m²
방형구의 23개 샘플을 채집하여 microsatellite 분석을 실시한 결과 이
개체들이 총 19개의 유전형으로 구성되는 것이 밝혀졌으며 하나의
밀집된 무리(clump) 단위로 유전형이 구분되었다. 개체군
활력도분석에서는 네 개의 집단이 각각 감소(λ= 0.929), 유지(λ= 1), 
성장(λ= 1.114)할 것으로 예측되었다. 그러나 유지, 성장하는 집단
역시 장기간의 관점에서는 외부 요인에 매우 취약한 집단이다. 
투영행렬에 대한 탄력성분석을 시행한 결과, 네 집단 모두 성숙개체의
유지 비율이 개체군 크기에 가장 결정적인 인자로 확인되었다. 
나도승마의 효과적인 보전 전략을 위해서 집단별 클론 구조 비교 분석과
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장기 모니터링 자료를 기반으로 한 개체군활력도분석이 수행될 필요가
있다. 
주요어 : 나도승마, 멸종위기식물, 클론구조, microsatellite 마커, 
         개체군동태연구, 개체군활력도분석
학  번 : 2017-23701
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제 1 장 서    론
나도승마(Kirengeshoma palmata Yatabe)는 주로 계곡 부근에
자생하는 수국과의 다년생 식물로서, 전세계에서 동아시아(한국, 중국, 
일본)에 분포하는 멸종위기 식물이다. 국내에 알려진 자생지는 전라남도
광양시의 백운산과 경상남도 산청군의 웅석봉 군립공원이다. 중국과
일본에서 역시 나도승마는 극히 제한된 지역에서 작은 크기의 집단으로
분포하는 멸종위기 식물로 여겨지고 있다. 중국의 Plant Red 
Book에서는“endangered” 등급으로 등재되었으며(Fu, 1992), 
현재까지 자생 집단은 중국 동부의 저장성, 안후이성 등 4개
지역(Zhang et al., 2006)과 일본 큐슈, 시코쿠 지방의 3지역(Ohwi, 
1984)이 보고되었다. 국제자연보호연맹(IUCN)의 적색목록(Red 
List)에는 Endangered B2ab(ii,iii,v)로 분류되어 있어 보전이 필요한
식물이다.
국내에 분포하는 나도승마의 분류학적 위치에 대한 논의가 있으나, 
국내의 멸종위기 목록에서는 국내의 나도승마를 중국과 일본의
나도승마와는 구별되는 한반도 고유종인 나도승마(Kirengeshoma 
koreana Nakai)로 보고 있다. 산림청에서 지정한 멸종위기 식물
목록(Korea National Arboretum, 2008)에 따르면 나도승마를 국내에서만
자생하는 한반도 특산식물이며 멸종위기 CR(Critically endangered) 
등급으로 지정하였다. 환경부의 야생동식물보호법(ME, 2005)은
나도승마를 멸종위기 야생생물 II 급으로 구분하고 있다. 위 모든
기준에서 나도승마가 야생에서 극도로 높은 절멸 위험에 처해있다고
간주하고 있음을 확인할 수 있다. 그러나 나도승마의 멸종위기 평가는
모두 나도승마의 극히 제한적인 집단의 분포와 적은 개체 수 등에 의한
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판단이며, 실제로 나도승마의 멸종 위험성과 멸종위기 원인에 대한
정확한 모니터링 자료는 알려져 있지 않다. 
보전의 대상이 되는 식물에 대한 정보는 보전 계획의 수립과 추진에
있어 반드시 필요하며, 개체군이 실제로 감소하고 있는지, 어떤 생태적
특성이 대상 분류군의 멸종 위험을 높이는지 등을 결정하는 요인은
장기적인 모니터링에 의해서 밝혀질 수 있다. 자연에서는 계속해서
우연적 사건이 발생하고 이로 인해 개체군의 변동이 일어나기 때문에
단기간의 정보를 통해서는 실질적인 감소 추세와 감소 원인 등을 알아낼
수 없다(Elzinga et al., 1998). 그러나 멸종위기 식물에 대한 정보는
매우 제한적이며 충분한 정보를 수집하는데 소요되는 시간과 비용이
매우 높기 때문에 개체군통계(demographic)방법이 개발되었으며, 
최근에는 장기적인 관점에서 해당 종의 적응력에 영향을 미칠 집단 내
유전자원의 현재 상태를 평가하기 위한 유전적인 모니터링(genetic 
monitoring)이 수행되고 있다(Aravanopoulos, 2011).
클론 식물은 영양분체(ramet)와 유전분체(genet)의 두 가지
수준으로 개체를 구분할 수 있다. 무성 생식을 통하여 번식한 하나의
작은 단위를 영양분체(ramet)라고 하며, 동일한 유전형을 갖는
영양분체(ramet)들의 집단을 유전분체(genet)라고 한다(Harper, 
1977). 일반적으로 유전분체는 지상부를 보고 식별하기 어렵기 때문에
대부분의 현장 연구가 주로 영양분체를 기반으로 이루어진다(Whitford, 
1949; Harper, 1977; Silander, 1979; Edwards, 1984). 그러나
나도승마와 같이 클론 번식을 하는 다년생 식물의 경우, 일반적으로
집단의 유전적 구조를 분석하지 않고서는 정확한 개체군 동태 분석을 할
수 없다. 지상부인 영양분체가 독립된 개체로 보이더라도 하나 또는
여러 유전분체들로 구성된 것일 수 있으며 이러한 클론 구조는 종의
멸종 원인에 대해 집단의 크기보다 더 큰 관련이 있다(Wright, 1965). 
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따라서, 클론 구조 또는 유전 연구는 개채군통계적 연구에 앞서
필수적인 사전 연구이다(Sipes and Tepedino, 1995). 
본 연구에서는 microsatellite 분석을 통하여 나도승마 집단을
구성하는 클론 구조를 밝히고, 자생지에서 3년간 수집한 개체군통계
자료를 바탕으로 투영행렬을 작성하여 나도승마의 보전 지위와 취약성을
규명하고자 한다. 이를 통하여 향후 나도승마의 보전 설계에 명확한
근거와 방향을 제시해줄 수 있는 유전적, 생태적 정보를 구축하고자
하였다.
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제 2 장 연 구 사
1. 나도승마 연구
1. 1. 나도승마의 분포
나도승마(Kirengeshoma palmata Yatabe)는 동아시아에만
분포하는 종으로 한국, 중국, 일본에서 모두 해발고도 800m이상의
고지대에 소수의 개체로 분포하며 수국과 다년생 식물이며 국내에서는
대략 630여 개체가 분포한다고 알려져 있다(IUCN, 2019). 
국내에서는 최근까지 전남 백운산 일대에서만 자생하는 것으로 알려져
왔으나 Hwang et al.(2013)은 산청 웅석봉 일대에서 백운산 이외의
새로운 생육지를 보고하였다. 또한, 경상남도 산청 웅석봉군립공원의
약 40개체의 매우 파편화된 집단이 보고된 바 있으며 산청
웅석봉에서는 교목층에 상수리나무와 노각나무, 아교목층에
합다리나무와 함박꽃나무, 관목층에 국수나무와 작살나무, 초본층에는
산수국이 우점하고 있다. 계곡 사면부의 자연활엽수림이며 암석이
노출되어 있는 급경사 암벽지대에 자생한다. 또한 토양 수분이 종의
생존에 필요한 주요 인자(Kang et al., 2007)이며 대부분의 개체군이
계곡부와 바위 틈에 자생하고 있기 때문에 강우 시 토양 유실이
우려되는 곳에 많이 서식하는 경향을 보인다(Cho et al., 2013). 
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1. 2. 나도승마의 번식
꽃은 7-8월에 개화하며 정생하는 총상화서에 1~5개의 노란색
종모양 꽃이 교호대생으로 달린다(Lee, 1980). 일반적으로 곤충에
의한 수분으로 종자 번식을 하나, 부분적으로 뿌리 줄기를 통해 무성
번식한다(Chang et al., 2007; Sun et al., 2010). 유성생식에 관여하는
수분매개자로는 꿀벌과(Apidae)의 우수리뒤엉벌(Bumbus 
ussuriensis), 꼬마광채꽃벌(Ceratina flavipes), 그리고
꼬마꽃벌과(Halictidae)의 Lasioglossum nipponicola가 꽃에
방문하거나 화분을 채취하는 것이 관찰되었다(Zhang et al., 2006; 
Chang et al., 2007). 개화 시 성숙한 수술의 길이는 화관 통부보다
짧고, 수술의 성숙 시 암술은 미성숙 상태로 길이가 짧다. 이후
수술에서 약이 터져 나오고 하루 정도의 시간이 지나면 암술이
길어지면서 성숙되어 웅예선숙 현상이 나타난다(Choi, 2002). Chang 
et al.(2007)에 따르면, 각 꽃의 개화 시기가 달라 한 개체의
개화일수는 한 꽃의 개화일수의 평균 4배까지 길게 개화한다. 따라서
나도승마는 웅예선숙 및 개체 내 개화의 비동시성과 집단 내 개화의
비동시성을 보이며 주변개체들로 화분을 이동시켜 타가수정의
가능성을 높인다. 
1. 3. 나도승마의 유전다양성
국내에서는 나도승마의 서식지 환경적 특성과 식생구조(Kang et al., 
2007; Cho et al., 2013) 또는 집단별 유전적 다양성 연구가
수행되었으며(Chung et al., 2013), 동위효소를 이용한 유전 구조
분석과 교배전략과 번식전략에 대한 연구가 있었다(Choi, 2002). 
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동위효소 분석 결과 한 개체군의 개체수가 20개에서 60개까지의
파편화된 개체군에서는 1~3개의 유전형의 빈도가 매우 높게 나타났다. 
그리고 이 지역에서는 유전다양성이 높은 개체군과 비교하였을 때, 
매우 적은 수의 화아가 형성되며 종자에서 발아한 개체의 생존력이
매우 낮았다. 유전다양성이 낮은 개체군과 비교적 높은 개체군을
비교하였을 때, 종자 발아율은 각각 11%, 12%로 유사하였지만
유전다양성이 낮은 개체군에서의 발아한 개체는 대부분 바로 사망하는
것으로 확인되었다. Han et al.(2014)은 MaxEnt를 이용하여 백운산
지역의 나도승마 자생지에 대해 서식지 적합성 평가를 수행하였으며
그 결과 지형의 유형, 토심, 수분과 빛의 이용도가 나도승마의 서식지
적합성에 가장 크게 영향을 미치는 요인임을 밝혔다.
중국에서는 cpDNA와 ISSR(Qiu et al., 2009), microsatellite 
분석(Sun et al., 2010; Yuan et al., 2014)을 이용하여 중국과 일본
집단 사이의 유전적 다양성과 차이에 대한 연구가 수행되었다. ISSR 
다양성은 중국의 네 개 집단과 (평균 H_e=0.170) 일본의 세 개
집단(평균 H_e=0.175)에 비교하였을 때, 한국의 백운산
집단(H_e=0.140)에서 가장 낮게 나타났다(Qiu et al., 2009).
1. 4. 나도승마의 멸종위기 원인
나도승마의 파편화된 아집단 모두는 크기가 감소하고 있으며 일본과
한국 집단에서는 인간 활동과 산림 개발, 토양 침식 등에 의해
멸종위기에 처해 있다(IUCN, 2019). 일본에서는 인가와 인접한 길가
옆의 집단에서 인간의 교란에 의한 아집단의 절멸이 발생하는 것이
보고되었고(Tokushima Committee for Endangered Species 
Conservation 2010), 국내에서도 등산로와 인접한 집단에서 인위적
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훼손이 우려되고 있다(Cho et al., 2013). 또한 파편화된 집단의 무성
번식은 지역 멸절을 지연시킬 수 있으나 이는 결국 진화의 막 다른
단계로 이어질 것이다(Chang et al., 2007). 일본에서는
일본사슴(Cervus nippon)이 나도승마의 유식물과 성숙개체를 먹어
주요 멸종 위협 요인으로 작용하고 있으며 이를 막기 위해 나도승마
자생지 주위에 울타리를 설치하는 등의 관리를 시행하였다(Yamashiro, 
2008; Tokushima Committee for Endangered Species 
Conservation, 2010). 그리고 나도승마는 토양 유실의 위험이 있는
계곡부에 자생하기 때문에 재해로 인한 대규모의 사망 또는 서식지
훼손이 일어날 수 있다. 또한 완전한 타가수분 기작을 가지고 있어
결실율이 적고 이는 개체군과 유전 다양성이 감소로 이어진다(Chang 
et al., 2007). IUCN(2019)의 Red List에서 명시하고 있는 나도승마
집단 감소에 대한 가장 큰 위협 요인은 식물체에 대한 인간의
이용이며 추가적으로는 인간에 의한 교란을 감소 원인으로 보고 있다.
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2. 멸종위기 식물 보전 연구
Shaffer(1981) 집단의 멸종 가능성에 영향을 주는 요인을
1)개체군통계적 불확실성(Demographic uncertainty 또는
stochasticity), 2) 환경적 불확실성 3) 자연 재해 4) 유전적
불확실성의 네 가지 범주로 구분하였다. 이러한 네 범주의 상호작용에
대해 연구하여 종의 멸종 가능성을 밝히는 연구를
개체군활력도분석(Population Viability Analysis, PVA)이라고
한다(Soulé and Simberloff, 1986; Shaffer, 1990). 유전적 그리고
개체군통계적 불확실성은 50개체 미만의 아주 작은 집단에서 매우
중요한 요인이 된다(Meffe and Carroll, 1997). Oostermeijer et 
al.(2003)은 Institute for Scientific Information의 Science Citation 
Index 데이터베이스를 포함하여 1979년부터 2000까지의 식물의
보전 생물학에 관한 문헌을 분석하였다. 총 492개의 논문 및 문헌
중에서 개체군통계적 연구와 개체군활력도분석(PVA)에 대한 100개
이상의 연구가 수행되었지만, 이 연구들에서 종의 유전적인 정보는
거의 포함되지 않았다. 특히 개체군통계적, 번식, 유전적 요인의
상호작용에 대한 연구는 단 3개뿐이었다. 그러나 멸종위기 식물의
집단에서 발생하는 자가수분, 근교약세, 적은 종자 생산 등이
개체군활력도에 미치는 영향을 이해하기 위해 이러한 연구들을
통합적으로 수행할 필요가 있다(Lande, 1998; Menges, 2000).
우리나라에서 멸종위기야생식물에 대한 멸종 위험 평가는 현황자료의
부족, 각 개체군의 크기 변화에 대한 정량적인 조사 정보의 부족과
더불어 각각의 종이 소유하는 생활사 특성, 생태적 지위, 종의 산포
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기작이나 재정착 기작에 대한 정보 없이 평가되고 있다. 멸종 위기
원인에 대하여 주관적인 판단 또는 공식적으로 발표되지 않은 자료를
기반으로 평가하고 있어 결과적으로 멸종위기야생식물에 대한
멸종위험이 과대평가 또는 과소평가된다(NIBR, 2012; Chang et al., 
2005; Kim et al., 2016). 국내의 멸종위기 식물 보전 관점에서의
연구는 대상 식물의 자생지 환경의 조건을 비교, 평가하거나 단기간의
생태적 정보를 수집하는 등의 정성적 연구에 집중하고 있다(Pi et al., 
2016). 개체군통계학적 연구 역시 아직 개체군의 생활사 단계에 따른
구조를 제시하고 비교하는 연구만 수행되었으며(Lim et al., 2005; 
Kim et al., 2016), PVA와 같은 정량적인 분석은 Park(2014)의
금강초롱(Hanabusaya asiatica) 개체군 연구와 Cho et al.(2019)의
광릉요강꽃(Cypripedium japonicum) 개체군 연구가 수행된 바 있다. 
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3. Microsatellite 마커와 클론구조
멸종위기 식물에 대한 연구에서 식물의 클론번식은 보전방안을 세울
때 고려해야 할 중요한 부분으로 언급된다(Xie et al., 2001; Mi et al., 
2004). 대상종의 현지 내 보전을 위해 집단의 유전다양성을 평가할
때나 현지 외 보전을 위한 개체 선발에서 이용될 수 있기
때문이다(Sydes and Peakall, 1998). 종자번식과 클론번식을 겸하는
식물은 이러한 번식기작이 개체의 생활사와 집단의 유지 및 발달에
직접적으로 영향을 미친다고 알려져 있다(Fischer and Van Kleunen, 
2001; Watkinson and Powell, 1993; Lee, 2017). 또한 클론 구조와
무성 생식 유형에 대한 이해는 개체군 활력도 분석에서 보다 실제에
가까운 모형을 만드는데 도움이 될 수 있다. 식물 행렬 개채군
모형(Matrix Population Model, MPM) 데이터베이스인
COMPADRE와 CLO-PLA에서 제공하는 55종의 무성번식 식물에
대한 연구들을 분석한 결과, 30%는 클론 번식을 전혀 고려하지
않았으며 30%는 클론 번식을 모영양분체(mother ramet)의 성장의
일부로 포함시켰으며, 40%는 개별적인 번식 경로로 다루었다. 이 중
절반(22%) 만이 클론 번식에 대한 분리가능한 부분 행렬을
제시하였다(Janovský et al., 2017). 클론 번식은 같은 유전형을
확산시키는 것이기 때문에 무시하는 경우도 있으나, 클론 번식은
잠재적으로 독립적인 개체들을 생산할 수 있기 때문에 하나의 번식
경로로 간주될 필요가 있다. 
Microsatellite는 DNA 상에서 반복되는 짧은 염기서열으로 종 내
개체 간에도 염기서열의 반복 수에서 변이가 발견되는 microsatellite 
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마커가 클론구조 연구에 적절하다고 알려져 있다(Avise, 2004). 
식물의 클론번식 형태에는 같은 유전분체에 속하는 영양분체끼리
모여있는 밀집 형태와 영양분체의 분포가 무작위로 나타나는 혼합
형태가 있다(Charpentier, 2002). 밀집 형태는 영양분체간의 거리가
가까워 근친교배가 일어날 가능성이 커지기 때문에 집단 내
대립유전자의 분포가 일정한 구조를 구축한 형태를 나타낼 가능성이
높고, 반면에 혼합 형태는 클론의 크기가 작고 다른 영양분체들이
섞여 있어 타가교배의 확률이 커지고 집단 내 대립유전자가 무작위로
배열될 가능성이 높다고 알려져 있다(Fischer & Van Kleunen, 2002).
이와 같은 클론 구조에 대한 이해는 집단 우선 순위 결정, 개체
재도입, 현지외 보전 등 보전 관리 방안을 구체화할 수 있다.
특히 현지 외 보전에 있어 가능하면 많은 수의 개체를 확보하는
것이 가장 좋지만 보전 관리에서 사용되는 자원을 효율적으로
할당하기 위해서는 수집할 개체수를 적절하게 결정할 필요가 있다. 
Brown and Briggs(1991)에 따르면, 자생지에 존재하는 서로 다른
유전형 또는 genet의 수를 조사하여 현지 외 보전 과정에서 수집할
표본 크기를 결정하는 데 이용할 수 있다. 서로 다른 대립유전자들의
조합은 다양한 표현형을 위해 필요하며 무성번식을 하는 클론 식물의
경우 유전 다양성을 클론 다양성으로 측정할 수 있다. 또한 클론에
대한 공간적 분포 정보가 있는 경우, 다양한 유전적 배경을 가진
개체의 수집이 가능하다(Escudero et al., 2003). 따라서 보전을 위한
개체군의 클론 구조 파악을 위해 다양한 연구가 시행되었으며(Lynch 
et al., 1998; Sydes and Peakall, 1998; Suzuki et al., 1999; Burke 
et al., 2000) 특히 다수의 논문에서 현지외 보전의 개체 표본 수집을
위한 공간적 수집 기준을 제시하였다. Torimaru and 
Tomaru(2005)는 ISSR 마커를 이용하여 13000m²의 면적에서
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돌콩(Glycine soja)의 유전 구조를 조사한 결과, 돌콩의 유전적
다양성 보전을 위해 전체 야생 집단에 걸쳐 10m 간격으로 개체를
채집할 것을 제안하였다. 국내에서 수행된 RAPD와 ISSR 마커를
이용한 가시오갈피(Eleutherococcus senticosus)의 공간적 클론 구조
분석(Hong and Lee, 2015)에 따르면, 경사면을 따라 2m 이상 또는
1.4m 간격으로 개체를 수집하는 것이 가시오갈피의 현지 외 보전에
있어 이상적이라고 밝혔으며 Chung et al.(2006)은 멸종 위기에 놓인
개느삼(Echinosophora koreensis)의 유전 다양성을 보장하기 위해, 
전체 개체군에 걸쳐 10~12m의 거리에 있는 개체를 수집할 것을
제안하였다. 
또한 현지 외 보전을 위한 개체 수집 방법 이외에도, 클론 구조
결과 자생지의 개체군이 극히 적은 클론 또는 단일 클론으로 구성될
경우 즉각적인 재도입을 제안할 수 있다. SSR과 RAPD 분석을 통해
담팔수과의 Hairy Quandong(Elaeocarpus williamsianus)의 유전
구조 분석을 수행한 연구(Rossetto et al., 2004)에서는 7개의 대상지
중 6개의 대상지가 모두 단일 클론이었으며, 한 대상지에서 두 개의
서로 다른 유전형 있는 나무들에서만 활력 종자가 생산되었다. 따라서
이렇게 극히 적은 클론이 존재할 경우 즉각적인 현지 내 보전 관리가
필요함을 알 수 있다. 
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4. 개체군통계적 연구
전 세계적으로 멸종위기 식물의 보전을 위해 개체군통계적 방법을
이용한 모니터링 연구와 모델링이 활발히 진행되고 있다. 
인구통계학적 방법이란, 한 집단에서의 출생, 성장, 번식, 사망에 대한
정량적 측면을 다루며(Solbrig, 1980), 이러한 생활사의 흐름을 통해
결정되는 개체군 동태를 이해하는 관점의 연구이다(Caswell, 
1989).이와 같은 정량적 분석은 어떤 분류군에 대해 알려진 생활사와
서식지 필요조건, 위협, 구체적인 경영 대안 등의 정보를 기반으로
해당 분류군의 멸종 가능성을 추정할 수 있으며 개체군 활력도
분석(Population Viability Analysis, PVA)은 정량적 분석 기술 중
하나이다(IUCN Standards and Petitions Subcommittee, 2017). 
개체군 활력도 분석은 멸종위기종의 멸종 위험을 예측하고 보전
전략에서의 대안들을 비교하기 위해 보전생물학에서 광범위하게
이용되었다. 1960년대 중반 이후 행렬을 이용한 개체군통계연구는
개체군의 상태와 멸종 위협을 알아낼 수 있는 강력한 도구로서
각광받았고, 약 40년간 기하급수적으로 증가했다(Crone et al., 2011). 
또한 멸종위기종의 현재 개체군 동태를 바탕으로 미래의 개체감소율을
정량적으로 투영하여 신뢰할 수 있는 멸종위기종 목록을 만드는데
사용될 수 있다. Brook et al.(2000)에 따르면, 21개의 장기간의
생태학적 연구를 기반으로 PVA의 예측 정확성을 평가한 결과, PVA 
예측 방법이 실제와 매우 가까운 값을 추정하였다. 
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개체군활력도분석은 기본적으로 분석을 통해 개체군 미래 크기를
예측할 수 있으며, 이와 함께 투영된 성장률을 결정하는 중요
생활사를 규명하는데 이용되었다(Silvertown et al. 1993; 
Oostermeijer et al. 1996; de Kroon et al. 2000). 이와 같이
개체군활력도분석은 제한적 정보를 통해 개체군의 멸종와 성장을
예측할 수 있기 때문에 멸종위기식물의 보전을 목적으로 다양한
접근의 연구들이 수행되었다. 예를 들어, 개체군활력도분석은 보전을
위한 인공개체군의 성장률을 쉽게 예측하거나, 모델의 예측 결과를
비교하여 적절한 보전 시나리오를 결정할 수 있다(Bakker and Doak, 
2009). Pfab과 Witkowski(2000)는 개체군활력도분석을 통해
멸종위기식물 Euphorbia clivicola의 집단에 대해 설계된 네 가지 보전
관리 시나리오의 상대적 효과를 비교하였으며 그 결과 불을 이용한
식생 제거, 초식동물의 제한과 미성숙개체의 도입 조치가 모두
시행되어야 개체군이 증가할 수 있었다. 그리고 1999년에 수집된
자료를 통해 이 모델을 검증하여 개체군활력도분석이 보전관리에
유용함을 입증하였다. 
또한 최근의 연구들에서는 클론 번식을 하는 식물들의 영양 생식과
유성 생식이 모두 고려되고 있다(Marcante et al., 2009; García et al., 
2010). Weppler et al.(2006)은 개체군의 성장률에 유성 번식과 클론
번식이 기여하는 정도를 비교하였으며, Geum reptans 집단은 두 번식
기작의 기여도가 유의미하게 다르지 않음을 입증하였다. 또한 종자를
통한 도입은 환경적으로 안정적일 때 개체군 증가에 기여하는 반면, 
클론 번식은 덜 유리한 환경일 때 개체군 증가에 기여함을 밝혔다.
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제 3 장 재료 및 방법
1. 조사지 개황
서울대학교 남부학술림의 조사 자료와 나도승마 현지외보전기관인
신구대학교 식물원의 개체 조사 정보를 이용하여 광양시 백운산과
산청군 웅석봉의 나도승마 자생지를 조사하였다. 
광양 백운산은 백운산은 전라남도 광양시
봉강면·다압면·옥룡면·진상면 그리고 구례군 간전면과 경계에
위치하고 있는 산으로 최고봉인 상봉의 높이는 1, 222 m이다. 지리산
노고단(1,507 m)·만복대(1,437 m)·반야봉(1,732 m) 등과 함께
소백산맥의 고봉으로 전라남도에서 노고단 다음으로 높다. 서쪽으로
따리봉(1,147 m), 도솔봉(1,123 m) 동쪽으로 매봉(867 m), 
억불봉(990 m)을 중심으로 남쪽을 향해 뻗치는 4개의 지맥을
형성하고 있으며, 섬진강 하류를 사이에 두고 남쪽은 백운산 북쪽은
지리산 권역이다. 다양한 식생이 잘 보존되어 있으며 환경부
멸종위기종 1급 광릉요강꽃과 2급인 세뿔투구꽃의 서식지이기도 하다. 
서울대학교 남부학술림에서 운영하고 있는 백운산 한재(고도 850m) 
기상관측소의 최근 9년간(2006~2014) 기상관측자료에 의하면
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연평균기온이 9.83°C 였으며, 1월 평균기온이 2.65°C, 8월
평균기온이 20.9°C였다. 연평균 강수량은 1,343.4 mm이였고, 4월
평균 강수량이 111.4 mm, 7월 평균 강수량이 218.43 mm, 8월
강수량이 254.38 mm로 나타났다(Cho at al., 2015).
웅석봉은 행정구역상 경상남도 산청군 산청읍 내리와 삼장면 홍계리. 
단성면 청계리의 경계에 위치한 산으로 높이가 1,099m이다. 
지리적으로 북위 35° 21′, 동경 127° 52′에 위치하고, 1983년
군립공원으로 지정되었다. 지리산 천왕봉(1,915 m)에서 갈라져 나온
산으로, 조사지역의 동쪽으로는 지리산(1,915 m)이 위치하며, 
북쪽으로는 황매산(1,104 m)이 위치한다. 웅석봉은 지리산에 속하며
지형은 소백산맥의 남 단에 솟아 융기와 침식이 거듭되어 단계적으로
산간분지, 고원지대, 평탄지대 등이 형성되어 깊은 골짜기들이
형성되었고, 화강암과 화강편마암이 주로 분포되어 있다. 
나도승마의 자생지 중에서 개체군의 구조를 조사할 수 있을 정도로
개체군의 크기가 크고, 접근이 용이한 지역 4곳을 클론구조 분석과
개체군통계적 자료 수집 대상지로 선정하였다(Figure 1). 4개의
조사대상지 중 1개는 경상남도 산청군 웅석봉군립공원 부근의
집단(SC)이며, 나머지 3곳은 전라남도 광양시 백운산의 억불봉
참샘이골(BU1)과 어치계곡 부근(BU2), 정상(BU3)의 집단이다. 
Table에 조사대상지에 대한 정보를 나타내었다. 나도승마가 계곡을
따라 약 40에서 60m까지 길게 분포하는 것을 확인하였고, 조사대상지
내의 소방형구 5mx5m 2개씩 설치하여 이 방형구내의 개체들에 대해
개체군통계 자료를 수집하였다.
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N, total number of individuals; n, number of individuals in 2 subplots
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나도승마 집단이 위치한 백운산과 산청의 집단 중 백운산 어치계곡
부근의 집단(BU2)을 클론구조 분석 대상지로 선정하였다. 선정
이유는 이 집단이 다른 집단에 비해 밀집되어 있으며, 어린 유묘가
발견되는 집단으로 유성 생식과 무성 생식의 정도를 비교할 수 있기
때문이다. 가로 10m, 세로 5m의 직사각형 모양의 방형구에서 23개의
독립된 군생(clump) 형태로 보이는 개체의 잎을 채집하였다(Figure 
2). 
Figure 2. Location of leaves(stems) sampled in 10m×5m subplot in BU2 
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population.
2. 2. Microsatellite 마커의 분석
채취한 나도승마의 잎에서 DNA를 분리하기 위하여 잎과 지름 2 
mm의 스테인리스 비드 2개를 2 mL Eppendorf centrifuge tube에
넣고 TissueLyser II(Quiagen)를 이용하여 1분 간 마쇄하였다. 
마쇄된 분말 30 mg을 1.5 mL Eppendorf centrifuge tube에 옮긴 후
DNA extraction buffer(AP1, Quiagen) 400μL와 RNase A stock 
solution(100 mg/mL) 4μL를 첨가하고 완전히 섞이도록 흔들어 준
다음 65℃에서 1시간 동안 중탕하고 Quiagen사에서 제공한
protocol에 따라 DNA를 분리하였다. 분리된 DNA는 분광계
NanoDropTM 2000(Thermo Scientific)을 이용하여 농도를 측정한
후 PCR에 사용하기 위해 최종 농도를 100ng/μL로 희석하였다.
microsatellite 마커는 유전적 다양성이 높기 때문에 분자 마커
중에서도 집단 유전 연구에 특히 효과적이며(Chistiakov et al. 2006), 
전통적인 유전 다양성 연구와 클론 판별, 친자 분석 등에도
적합하다(Chistiakov et al. , 2006; Halkett et al., 2005). 또한
기술적인 발전으로 새로운 종에 대한 microsatellite 자원 개발이
가속화되고 있다(Castoe et al. 2010; Kijas et al. 1994). 본
연구에서는 나도승마를 대상으로 개발된 마커 중 다형성을 보이는
12개의 마커를 이용하였다.(Sun et al., 2010) 그리고 마커의
염기서열에 형광표지 6-FAM을 결합시켜 PCR 한 후 전기영동에서
증폭된 유전자형을 확인할 수 있도록 하였다. PCR 조건은 95℃에서
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5분간 진행한 이후, 1단계에서는 95℃ 30초, 프라이머별 적정 결합
온도(annealing temperature)에서 45초, 72℃에서 1분 30초로 총 세
단계를 30번 반복하였다. Applied Biosystems® 3730 Genetic 
Analyzers (Life TechnologiesTM)를 이용하여 전기영동을 실시하고
혼합물 내 형광물질을 탐지하여 증폭산물을 분석하였다. 분석이
완료된 자료는 GeneMapper® 5 프로그램(Life TechnologiesTM) 을
통해 증폭산물의 크기를 기준으로 나타낸 피크(peak)를 확인하여
분석하였다.
2. 3. 자료의 분석
증폭산물의 피크를 조사하여 클론구조 분석 프로그램 프로그램
Genclone 2.0(Arnaud-Haond and Belkhir, 2006)을 통해
나도승마의 클론구조를 파악하였다.
동일한 유전형을 갖는 두 개체가 같은 유전분체(genet)에서 유래한
영양분체(ramet)인지 통계적으로 검증하기 위해      (probability of 




  는 대립유전자 빈도수, ℎ는 이형접합인 유전자위의 개수이다. N개의
개체로 이루어진 집단에서 같은 유전형이 n번 관찰될 때,     
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이러한 확률계산은 연구집단이 하디-바인베르크 평형(Hardy-
Weinberg quilibrium)을 갖는다는 가정 아래 수행되고, 클론구조 분석
프로그램 MLGSIm 2.0(Stenberg et al., 2003)을 이용하여
이루어졌다. 
3. 개체군활력도분석
3. 1. 개체군통계 자료의 수집
현장 조사는 3년 동안(2017-2019) 나도승마의 개화절정기인 7월
말-9월 초에 실시하였다. 본 연구에서 사용한 Lefkovitch 행렬
모델(Lefkovitch, 1965)은 개체군의 추세, 개체군 성장에 영향을 주는
생활사 단계, 개체군의 수명과 성장률을 예측하는데 사용되어 왔다. 이
모델은 주로 동물을 대상으로 개발되었던 나이 기반의 Leslie 행렬
모델(Leslie, 1945)을 나이와 상관 없는 개체의 상태를 기반으로
행렬을 작성할 수 있도록 수정된 모델이다. Lefkovitch의 모델은
개체의 나이에 대한 정보는 필요하지 않으나, 개체군을 여러 생활사
단계로 구분하여 전체 생활사를 완성 해야 한다. 따라서 나도승마의
생활사를 다음과 같은 세 단계로 구분하였다(Figure 3). 나도승마
1년생은 자엽(초기에 탈락 가능)과 거치가 없는 초기 본엽의 유무로
식별할 수 있다. 일반적으로 파종 후 4년이 지나야 개화하고 그
이후의 생활사는 재배 조건에 따라 생육이 달라질 수 있다고 알려져
있다. 연령이 높은 개체일수록 줄기의 길이와 개수가 늘어나지만
그로부터 정확한 연령을 구분하는 것은 불가능하다. 개체군통계자료의
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수집 시 생활사를 나누려면 구분하는 각 단계가 생물학적으로 의미가
있어야 하고, 모든 사람이 동일하게 인식이 가능한 단위여서 조사자에
따른 오류가 없어야 한다(Elzinga et al., 1998). 따라서 본 연구에서는
생활사 단계를 유식물(seedling), 미성숙개체(juvenile), 
성숙개체(adult)로 구분한다. 줄기의 수가 1개이며 자엽 또는 초기
본엽을 관찰 가능한 초고 10cm 미만 개체를 유식물로 보았고, 미성숙
개체와 성숙개체의 구분은 꽃대의 유무로 보았다. 엽수와 줄기 당
꽃의 수도 함께 기록하였다. 클론구조 분석 전 무성번식의 특성을
규명하기 위해 조사구 이외에서 나도승마의 뿌리를 캐서 관찰했다. 
통상 30 ~ 50㎝ 내외의 줄기들이 하나로 연결되므로 30㎝ 이내의
줄기들을 한 개체로 보고 개체군통계자료를 수집, 분석하였다. 
Figure 3. The life cycle of Kirengeshoma palmata.
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3. 2. 투영행렬의 작성
개체군 내 변동사항을 바탕으로 개체군 투영행렬을 작성한다. 
Lefkovitch 투영행렬 모델은 그림 의 생활사와 전이행렬을 기준으로
하며, 투영의 기본 구조는 n(t+1)=An(t) 이다 (Lefkovitch, 1965). 
n(t)는 시간 t에서 각 단계별 개체수를 나타내는 열 행렬이고, 행렬
A는 모든 성분이 음수가 아닌 정사각 전이행렬[square transition 
matrix]이다(Eq. 2). A는 ni에서 nj으로 전이할 확률 aij로 구성되며, 
확률 값은 초기 i단계였던 개체들의 수로 다음해 i에서 j로 이동한
수를 나눠 구한다. 이는 개체의 전이가 초기에 어떤 단계였는지에
의해서만 결정될 뿐, 그 이전의 전이에 대해서는 독립이라는 가정에
의한다. 
3. 3. 성장률 계산 및 투영
전이행렬 A와 초기 열 행렬 n(t)을 곱하면 1년 후 개체군의 크기와
생활사 단계 별 분포를 계산할 수 있다. 같은 방법으로 수차례 곱셈을
반복하면 개체군은 고정된 생식 값(v)의 분포와 일정한 성장률(λ)에
도달해 안정적인 분포 양상(w)을 띄게 된다. 개체군 성장률은
λ(lambda)값으로 주어지는데, λ>1이면 개체군은 지수성장하고, 
λ=1이면 개체군이 평형상태로서 증감이 없는 상태를, λ<1일 때
개체군은 감소함을 의미한다. λ는 전이행렬 A의 최대
고유치(dominant eigenvalue)이고, w와 v는 각각 우측, 좌측
고유벡터이다(Caswell, 2001).
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3. 4. 탄력성 분석
전이행렬 A의 각 성분이 개체군 성장률 λ에 미치는 영향을
측정하는 민감도분석(sensitivity analysis)은 전체 개체군의 크기에
가장 결정적인 영향을 미치는 생활사 단계를 규명해내어 멸종위기
식물 개체군이 지닌 수많은 잠재적인 위협요인의 범위를 좁혀갈 수
있다. 민감도행렬 sij의 각 성분은 다음 식의 값을 의미한다.
이후 Kroon et al. (1986)은 전이행렬 A의 각 성분을 일정 비율로
변화시켰을 때 λ에 미치는 영향을 측정하는 탄력성 분석(elasticity 
analysis)을 제시했다. 탄력성행렬 eij의 각 성분은 계산 값이다. 
본 연구에서는 각 전이행렬에 대한 탄력성행렬을 작성하고, 성분 중
최고값인 것을 해당 조사구의 크기 결정에 가장 결정적인
전환단계라고 보았다. 한 집단의 개체군 크기는 집단 내 개별
조사구에서 탄력성 분석 결과 선택된 행렬 성분 중 최빈값인 것을
선택한다(Byers and Meagher, 1997).
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제 4 장 결    과
1. 나도승마의 클론구조
1.1. Microsatellite 마커 선발
나도승마를 대상으로 개발된 microsatellite 마커를 이용하여
백운산 어치계곡 부근 집단(BU2)의 개체에 적용하였다. PCR 결과
마커 12개에서 모두 증폭산물의 존재가 확인되었다. 이 중 동일한
유전형을 보이거나 피크가 부정확한 3개의 마커를 제외하고 9개의
마커를 클론구조 분석에 이용하였다. 
마커의 변별력을 검증하기 위해 산출한     및     값은 Table 3에
정리하였다. 임의교배에 의해 동일한 유전형을 가질 수 있는 확률이
0이거나 0(P < 0.001)에 가깝게 나왔는데, 실제 같은 유전형의
개체들은 방형구 내에서 반경 1m이내에 분포하였으며 독립된
유전형들은 개별적인 무리를 이루고 있었다. 따라서 동일한 유전형이
확인된 영양분체(ramet)는 같은 클론이라고 판단하였다.
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1.2. 나도승마 집단의 클론구조 형태
Microsatellite 분석 결과 10m×5m 방형구 내에서 채취된 23개의
샘플은 총 19개의 유전형(genotype)으로 구분되었다(Table 4). 같은
유전형(클론)의 영양분체를 표현한 분포도를 제시하였다(Figure 4). 
나도승마의 클론은 같은 영양분체끼리 모여 있는 밀집된 형태로
존재했으며 하나의 밀집된 군생(clump) 형태가 근접한 군집과는 다른
유전형을 가지고 있는 경우가 많았다. 






5 1.32E-06 0 
6 5.56E-06 0 
7 7.89E-05 0 
8 5.03E-08 0 
9 4.15E-07 0 
10 0.000158 0.00363
11 6.44E-05 0 
12 1.02E-05 0 
13 5.93E-08 0 
14 0.001204 0 
15 0.000736 0 
16 0.000278 0 
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17 0.000156 0 
18 0.000484 0 
19 4.02E-07 0 
Table 4. The indices of clonal diversity of K. palmata 
Figure 4. Clone structure of K.palmata at the study site in Mt. Baekun. 
Colored circles represent ramets in same genet(clone).
Number of 
samples
Number of genets Shannon (H’) Eveness (V)
23 19 2.834 0.963
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2. 나도승마의 개체군활력도분석
2.1. 나도승마의 개체군 구조
네 개의 조사대상지에서 각각 2개의 5m×5m 소방형구(subplot)를
설치하여 개체들의 위치를 기록하고 3년동안 개체의 생활사 변화를
관찰하였다(Figure 6). 조사된 개체는 2017년 기준으로 각각
66개체(SC), 47개체(BU1), 42개체(BU2), 80개체(BU3)였다. 이 중
성숙개체의 수는 각각 14개체(SC), 34개체(BU1), 14개체(BU2), 
25개체(BU3)였다. 성숙개체에서 개화한 꽃의 수는 130개부터
316개까지 많은 수의 꽃이 개화하는 것을 확인하였으나, 9-10월 동안
실시한 결실기 조사에서 BU3 집단을 제외하고 대부분의 꽃이
결실되지 않았다(Table 5). 
2017년도 7월부터 11월까지 소방형구내의 나도승마 꽃의 수와
열매의 수를 관찰하고 각 집단 전체의 꽃 수와 열매 수의 비율로 전체
결실율을 구하였다(Figure 5). BU3 집단의 경우 늦은 개화기에
조사를 시작하여 제외하였다. SC 집단의 결실율이 38%로 가장
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높았으며, BU1은 16%, BU2는 12%로 매우 낮은 결실율을 보였다. 
관찰 결과 한 개체당 많게는 20개 이상의 꽃이 개화하지만 대부분의
꽃이 열매로 성숙하지 못하고 꽃 전체가 탈락한다. 정확한 원인은 알
수 없었으나 결실하지 못하여 탈락하거나 장마철 강우 피해로 꽃이
탈락하는 것으로 추정된다.
Table 5. Total number of flowers and fruits and fruiting rate at
Sancheong-gun(SC) and Mt. Baekun(BU1, BU2, BU3) in 2017.
SC BU1 BU2 BU3
Total number of mature 
individuals
14 34 14 25
Total number of flowers 177 316 270 131
Total number of fruits 67 50 32 97
Fruiting rate (%) 37.85 15.82 11.85 74.05
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Figure 5. The number of flowers and fruits and fruiting rate.
SC subplot (1)                 SC subplot (2)
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BU1 subplot (1)                BU1 subplot (2)
BU2 subplot
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BU3 subplot (1)             BU3 subplot (2)
Figure 6. Subplot maps of K. palmata
개체 형태와 꽃의 유무에 따라 나도승마를 유식물, 미성숙개체, 
성숙개체로 구분했을 때, 3년 동안의 집단별 개체군의 구조를
표현하였다(Figure 7). 
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Figure 7. Population structure of K. palmata.
2.2. 투영행렬 작성 및 성장률 분석
2017-2018년도와 2018-2019년도에 네 지역에서 수집한
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나도승마의 개체군통계자료를 이용하여 Lefkovitch 투영행렬을
작성하였다(Figure 8). 
Figure 8. Lefkovitch projection matrices of 4 populations.
각 투영행렬로부터 고유값인 개체군 성장률을 계산하고, 이 고유값과
대응되는 개체군의 안정 단계 분포(Stable Stage Distribution, 
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SSD)를 구하였다(Table 6). 그리고 두 개의 행렬에서 각 성분의
평균을 구하여 3년 동안의 변화를 종합한 평균 전이행렬에 대한
성장률 및 안정 단계 분포를 구하였다. 2017-2018년도와 2018-
2019년도의 전이행렬 그리고 평균 전이행렬을 이용하여 각 집단의
초기개체수(2019)에 대한 20년 동안의 성장 곡선을
예측하였다(Figure 9). 평균 전이행렬 투영은 두 시기의 성장률이
거의 차이 나지 않는 BU1, BU3 집단을 제외하고 SC 집단과 BU2 
집단의 모든 생활사 단계를 더한 총 풍부도로 표현하였다(Figure 10).
2017년부터 2019년까지 백운산의 세 개의 집단과 산청 집단의 투영
모델을 작성하여 성장률(λ)을 비교한 결과, 산청의 집단(SC)은 λ가
1보다 커 개체군이 성장하고, 백운산 어치계곡의 집단은 감소하였으며, 
백운산 정상 부근의 집단과 억불봉 부근의 집단은 λ값이 거의 1에
가까워 안정적으로 유지되는 집단으로 나타났다.
Table 6. Population growth rate and stable stage distribution(SSD).
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Grow rate (λ) 1.114 1.011 1.000 0.967 0.929 0.467 1.000 1.000
Mean matrix
grow rate (λ)






31.4 36.2 0 0 23.5 0 0 0
juveni
le
31.0 31.9 20.3 40.0 15.4 87.5 12.1 37.3
















Figure 10. Projectons of population growth of K. palmata for 20 




투영행렬에 대한 민감도와 탄력성 행렬을 작성하였다(Figure 11-
12). 민감도는 성분의 크기에 영향을 받기 때문에 성장률에 대한
성분의 중요도에 대한 평가는 탄력성 분석 결과를 중심으로
해석하였다. 탄력성 분석 결과 가장 높은 값을 갖는 성분을
붉은색으로 표시하였는데, 네 조사대상지에서 모두 성숙개체의 유지가
개체군의 성장에 있어 가장 중요한 것으로 나타났다. 
Figure 11. Sensitivity matrices of 4 populations.
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Figure 12. Elasticity matrices of Sancheong-gun(SC) and Mt. 
Baekun(BU1, BU2, BU3) populations in 2017-2018 and 2018-2019.
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제 5 장 고    찰
본 연구를 통해 나도승마의 클론 구조는 주로 하나의 밀집된
줄기(clump)로 구성되는 것을 확인하였다. 50m²의 방형구에서
채집한 23개의 영양분체(ramet) 중 19개의 유전형이 발견되었으므로
나도승마의 클론 다양성은 지상부에서 확인되는 영양분체의
다양성만큼 높은 것을 알 수 있었다. 대부분의 채집 시료가 독립된
유전형이었으나 일부 반경 1m 이내에 있는 3개 또는 2개의 적은
수의 영양분체가 유전적으로 동일한 클론인 것이 밝혀졌다. 그러나
이를 제외하고 대부분의 개체에서 하나의 clump가 한 개의
유전형(클론)이다. 따라서 개체군활력도분석에 앞서 설정한 30cm내의
하나의 clump를 하나의 개체로 인식한 기준이 적절한 것을 알 수
있다. 
클론 번식을 하는 식물에 대한 개체군통계적연구는 번식 기작의
불투명성 때문에 정확한 개체군활력도를 추정하는데 어려움이 있지만
본 연구에서 수행된 것과 같이 클론구조 분석을 통해 유전적으로
발생하는 멸종 요인들과 개체군동태적 요인을 복합적으로 고려할 수
있다. 클론 번식을 하는 식물의 경우 클론의 크기와 분포가 종의
생활사와 집단의 유지 및 발달에 직접적으로 영향을 미친다. 따라서
무성 생식이 개체군 통계연구에서 고려되지 않을 때 개체의 생존율과
세대의 길이가 편향될 수 있다(Fischer and Van Kleunen, 
2001;Watkinson and Powell, 1993;Janovský et al, 2017;Lee, 
2017). 정확한 멸종 위험성의 평가와 예측을 위해 멸종위기 식물의
번식 기작을 이해하고 이를 고려한 모델을 작성하는 것이 개체군의
효과적인 보전 전략 수립에 도움이 될 수 있다. 
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3년 동안 나도승마 자생지 현장 조사를 통해 개체군통계자료를
수집하여 분석한 투영행렬에서 집단별로, 시기별로 각각 다른 개체군
성장률(λ)을 보였다. 네 개의 집단 중 유일하게 산청군 웅석봉
집단(SC)이 성장률이 1.011~1.114로 약간 성장하는 개체군이었다. 
산청 집단의 경우 집단이 분포하는 계곡 하단부에서 가장 어린 생활사
단계인 유식물(Seedling)이 2017년에는 24개체, 2018년에는 13개체, 
2019년에는 20개체가 발견되었다. 비교적 성숙개체(Adult)의 밀도가
높은 소방형구 SC-(2) 하단 부분에서 종자 발아한 개체가 많은 것을
확인하였다. 그러나 유식물이 다음 해까지 살아남아
미성숙개체(Juvenile)로 성장하는 개체는 2017~2018년에는 24개체
중 6개체(25%), 2018~2019년에는 13개체 중 1개체(8%)가
확인되었다. 그리고 2018년에 유식물에서 다음 단계로 성장한 6개의
미성숙개체들은 2019년 조사에서는 4개체만 발견되었고, 2개체는
사망한 것으로 추정된다. 산청 웅석봉 집단의 성숙개체의 경우
소방형구 2개 내에서는 3년간의 현장 조사 기간동안 사망한 개체는
없었다. 따라서 개체군 활력도 분석에서 사망률에 영향을 준 것은
유식물과 줄기가 1개인 작은 크기의 미성숙개체의 사망이었다. 
또한 조사 기간 중 나도승마 산청 집단에서 일부 개체가 완전히
뽑히거나 사라진 경우를 관찰할 수 있었다(Figure 13). 매년 전체
집단에서 1개체씩 발견하였으며 산청 집단은 등산로로부터 경사가
급한 계곡부를 180m 정도 걸어 내려와야 접근할 수 있기 때문에
등산객으로 인한 피해의 가능성은 적어 보였다. Cho et al.(2013)에서
언급된 것과 같이, 나도승마는 경사가 급한 계곡부의 바위 위 얕은
토양에서 자생하기 때문에 강우 시 토양이 유실되어 개체의 뿌리가
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노출될 위험이 있다. 
Figure 13. An individual whose root is exposed and died in Sancheong 
Population(Oct. 8, 2018).
백운산 어치계곡 집단(BU2)은 다른 집단의 분석 결과와 달리
2017~2018년도와 2018~2019년도 개체군활력도분석에서 모두
성장률이 감소하였다. 특히 두 번째 개체군활력도분석에서 낮은
감소율을 보인 이유는 2018년에는 미성숙개체와 성숙개체가 총
21개체 존재하였으나, 2019년도 6월 현장 조사에서 그 중 9개체의
지상부가 쓰러지거나 사라졌기 때문이다(Figure. 14). 지상부가
손상되거나 토양 유실로 인해 개체가 이동하는 경우에도 뿌리가
살아있으면 다음 해에 다시 줄기가 올라올 수 있으나 해당 년도에는
꽃의 유무와 개체의 정확한 생존 여부를 알 수 없기 때문에 이
개체들은 모두 사망한 것으로 취급하였다. 또한 개체를 표시한
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플래그와 라벨 모두 유실되어 앞으로 해당 개체들에 대한 개체 추적은
불가능할 것으로 보인다. 2019년 5월 1차 현장조사에서는 모든
개체들이 살아있었기 때문에 2개월 동안 사고 또는 훼손으로 인해
해당 개체들이 사망한 것으로 추정된다. 개체들이 사망한 위치를
중심으로 흙이 거의 물에 잠겨있었기 때문에 홍수로 인한 피해로
추정되지만, 현장조사에서 정확한 이유는 알 수 없었다. 
Figure 14. Death of individuals due to soil erosion in BU2 
population(June 24, 2019).
백운산의 억불봉 부근 참샘이골 집단(BU1)은 2017~2018년
동안은 사망하거나 종자로 유입된 개체가 발견되지 않아
개체군활력도분석 결과 성장률이 1이며 개체군이 앞으로 그대로
유지될 것으로 추정되었다. 그러나 2018~2019년 조사 결과
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미성숙개체 12개체 중 1개체가 사망하여 성장률이 1보다 조금 낮았다. 
그리고 백운산의 정상 집단(BU2)는 BU!과 동일하게 종자에서
유입되는 새로운 유식물이 관찰되지 않았고 사망 또한 발견되지
않았다. 정상집단은 다른 세 곳의 집단에 비해 고도는 높으나 경사가
심하지 않은 능선 부근에 있어 홍수로 인한 토양 유실의 위험이 적을
것으로 추정된다. 야생동물의 플래그 파손 등은 관찰되었으나
식물체가 크게 사망, 훼손되지 않았다. 
비교적 안정적인 두 지역(BU1, BU3)은 작성된 투영행렬에서
개체군이 증가 또는 감소하지 않고 그대로 지속되는 것으로
계산되었으나, 실제로 유묘(seedling) 단계의 개체가 발견되지 않는
매우 불안정한 집단이다. 이와 같은 상황이 지속되어 유묘의 도입이
매우 드물게 일어나고 다음 단계의 개체들이 수명을 다하거나 환경적
재해로 감소하게 되면 개체군은 서서히 절멸하게 될 수 있다. 또한
나도승마의 일부 집단은 파편화된 개체들의 패치로 유지되고 있다. 
종자를 통한 유묘의 도입이 장기간 일어나지 않을 경우 집단의
유전다양성 유지, 새로운 서식지로의 확산, 축소된 집단의 회복 등에
문제를 일으킬 수 있으며 그 결과 집단의 생존을 위태롭게 할 수 있다. 
다른 클론식물의 연구에서도 클론번식이 매우 우세한 집단이라도
종자번식이 전혀 이루어지지 않을 때 장기적인 관점에서 집단이
유지되기 어렵다고 보고되기도 하였다(Sayers and Ward, 1966; 
Watkinson and Powell, 1993; Weppler et al., 2006). 
Choi(2002)의 나도승마의 유전다양성과 번식에 대한 연구 결과
동위효소 분석에서 한 개체군의 개체수가 20~60개의 파편화된
개체군에서는 1~3개의 유전형의 빈도가 매우 높게 나타났다. 그리고
이 지역에서는 유전다양성이 높은 개체군과 비교하였을 때, 매우 적은
수의 화아가 형성되며 종자에서 발아한 개체의 생존력이 매우 낮다고
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보고하였다. 유전다양성이 낮은 개체군과 비교적 높은 개체군을
비교하였을 때, 종자 발아율은 각각 11%, 12%로 유사하였지만
유전다양성이 낮은 개체군에서의 발아한 개체는 대부분 바로 사망하는
것으로 확인되었다. 본 연구에서 역시 일부 집단에서 종자에서 발아한
어린 유식물이 발견되지 않았기 때문에 이 현상이 유전적 다양성의
감소로 인한 근교 약세 현상인지 확인할 필요가 있다. 
탄력성분석 결과 모든 집단에서 성숙개체에서 성숙개체로 변화하는
비율, 즉 성숙개체의 유지비율이 성장률에 가장 큰 영향을 미치는
것으로 나타났다. 이는 Buckley et al.(2010)가 49종의 197개의
집단에 대한 총 736개의 행렬에 대하여 요인 분석을 한 결과와
동일한 결과이다. 이 연구에서는 1) 유묘 이후 단계의 생존율, 2) 다음
생활사 단계로의 성장, 3) 낮은 생활사 단계로의 역행, 4) 생산된 종자
또는 유묘의 수의 네 가지 요인의 표준 편차를 계산하였다. 분석 결과
집단 크기 증가율은 공간에 따른 분산보다 시간에 따른 분산이 더
크며, 이 시간적 변화는 대부분 유묘 이후 단계의 생존율 변화에
기인한다. 또한 일부 종에서는 화재와 초식 피해 등의 환경 요인에
대한 반응으로 나타났다. 
멸종위기 식물에 대해 이러한 전반적인 개체군 구조에 대한 이해는
성공적인 보전 전략으로 이어질 수 있다. 보전 방법은 크게 자연
자생지를 보전하는 현지 내 보전(in situ conservation)과 자생지 외의
지역에서 개체를 생산, 유지하는 현지 외 보전(ex situ 
conservation)으로 구분할 수 있다. 개체군동태연구는 기존 개체군을
증가시키기 위해 얼마나 많은 개체들을 보충할 것인지(South et al, 
2000) 또는 수확량 제한을 어떻게 설정할 것인지(Endress et al., 
2006;Ticktin, 2004)와 같은 정량적 보전 의사 결정에 이용되어왔다. 
또는 보전의 성공 여부를 판단하는 기준이 되기도 하는데, 미국의
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복구 계획(Recovery plan)에서 집단이 완전히 회복된 것으로
간주하기 위해 안정적인 최소 개체수의 기준을 제시하고 있다. 그러나
국내에서는 멸종위기 식물에 대한 장기적인 모니터링 자료 수집, 특히
개체군통계적 연구가 매우 부족하였다. 보전 대상종의 특수한 유전, 
생태적 특성을 기반으로 하는 모니터링은 멸종위기식물에 대한 체계적
관리와 국제적인 기준의 적용, 보전 목표 설정에 도움이 될 수 있다. 
그러나 개체군활력도분석은 정확한 개체군 증감 추이를 추정하기
위해 최소 5년 동안의 개체군통계자료를 기반으로 한다(Elzinga et al., 
1998). 따라서 3년동안 수집한 데이터로 보전 관리를 결정하는 것은
집단의 장기간의 개체수 증감 과정에서 단기간의 변동에 대한 결과일
수 있다. 따라서 지속적으로 나도승마 개체의 생활사 변화를 관찰, 
수집할 필요가 있으며, 여러 개체군에 대해 클론구조 분석과 비교를
통해 개체군의 유전 다양성과 개화 결실 및 유묘 활착, 클론 번식
형태 사이의 관련성에 대한 실험과 조사가 필요하다. 또한, 추후
중국과 일본의 나도승마 집단에 대한 연구를 통해 국제적인 보전
전략을 설계할 필요가 있다. 
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Abstract
A conservation study of 
Kirengeshoma palmata Yatabe 
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Kirengeshoma palmata Yatabe is a Hydrangeaceae perennial 
herb native to the valleys of East Asia. The Red List of the 
International Union for Conservation of Nature (IUCN) is 
classified as Endangered B2ab(ii, iii, v). Genetic monitoring to 
evaluate the current status of genetic resources and demographic 
monitoring studies are currently underway for the conservation of 
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rare plants worldwide. One of the effective quantitative analysis 
methods is Population viability analysis (PVA). In this study, 
clonal structure analysis was performed on a native population of 
Baekun Mountain. Population growth rate of each population at Mt. 
Baekun and Ungseokbong, Sancheong-gun was obtained by 
creating a projection matrix for each group. The microsatellite 
analysis of 23 samples of 10m² squares near the valley of Mt. 
Baekun revealed that these individuals were composed of 19 
genotypes, and genotypes were classified into one dense clump. 
Population vitality analysis showed that the four groups were 
expected to decrease (λ=0.929), maintain (λ=1), and grow
(λ=1.114), respectively. However, populations that maintain and 
grow are also very vulnerable to external factors from a long-
term perspective. Elasticity analysis of the projection matrices 
showed that the retention rate of mature individuals was the most 
significant factor in population size in all four populations. For an 
effective conservation strategy, it will be necessary to carry out 
population viability analysis based on long-term monitoring data 
and comparisons of clonal structures in populations.
Keywords : Kirengeshoma palmata, endangered plant, clonal 
structure, microsatellite marker, demographic study, population 
viability analysis
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